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多齿红山茶叶绿体基因组序列特征分析

童一涵ꎬ 郑　 倩ꎬ 杜新明ꎬ 冯士令ꎬ 周莉君ꎬ 丁春邦ꎬ 陈　 涛①

(四川农业大学生命科学学院ꎬ 四川 雅安 ６２５０１４)

摘要: 本研究利用高通量测序技术对多齿红山茶(Ｃａｍｅｌｌｉａ ｐｏｌｙｏｄｏｎｔａ Ｈｏｗ ｅｘ Ｈｕ)叶片进行核基因组重测序ꎬ并对

组装得到叶绿体基因组进行注释、序列特征和系统发育分析ꎮ 结果显示:多齿红山茶叶绿体基因组长度为 １５６ ７７８
ｂｐꎬ由 ４ 部分组成ꎬ其中ꎬ大单拷贝区长度为 ８６ ４９３ ｂｐꎬ小单拷贝区长度为１８ ２１９ ｂｐꎬ２ 个反向重复区长度均为

２６ ０３３ ｂｐꎮ 注释到 ８７ 个 ＣＤＳ 基因、３７ 个 ｔＲＮＡ 基因和 ８ 个 ｒＲＮＡ 基因ꎬ分为光合作用基因、自我复制基因、其他基

因和未知功能基因 ４ 类ꎮ 多齿红山茶叶绿体基因组中共检测到 ５２ 个 ＳＳＲ 位点ꎬ且均为单碱基(Ａ / Ｔ)的重复类型ꎮ
多齿红山茶叶绿体基因组相对同义密码子使用度大于 １.００ 的密码子共有 ３０ 个(终止密码子除外)ꎬ其中ꎬ有 ２７ 个

以 Ａ 或 Ｕ 结尾ꎬ有 ３ 个以 Ｃ 或 Ｇ 结尾ꎮ 山茶属(Ｃａｍｅｌｌｉａ Ｌｉｎｎ.)植物 ｒｐｓ１９、ｒｐｌ２ 和 ｔｒｎＨ 基因相对保守ꎬ长度分别为

２７９、１ ４９５ 和 ７５ ｂｐꎬ与反向重复区边界间的相对位置也保持一致ꎬ而 ｎｄｈＦ、ｙｃｆ１ 和 ｔｒｎＮ 基因在种间具有特异性ꎻ与
木荷(Ｓｃｈｉｍａ ｓｕｐｅｒｂａ Ｇａｒｄｎ. ｅｔ Ｃｈａｍｐ.)相比ꎬｒｐｓ１９、ｒｐｌ２ 和 ｔｒｎＨ 基因位置和长度在属间差异明显ꎬｎｄｈＦ、ｙｃｆ１ 和 ｔｒｎＮ
基因位置和长度在属间差异更明显ꎮ 基因不同程度的扩张和收缩是造成反向重复区和小单拷贝区长度差异的原

因ꎮ 聚类分析结果显示:多齿红山茶、滇山茶(Ｃ. ｒｅｔｉｃｕｌａｔａ Ｌｉｎｄｌ.)和南山茶(Ｃ. ｓｅｍｉｓｅｒｒａｔａ Ｃｈｉ)聚为一支ꎬ短柱茶

〔Ｃ. ｂｒｅｖｉｓｔｙｌａ (Ｈａｙａｔａ) Ｃｏｈ. Ｓｔ〕、小果油茶(Ｃ. ｍｅｉｏｃａｒｐａ Ｈｕ)和茶梅(Ｃ. ｓａｓａｎｑｕａ Ｔｈｕｎｂ.)聚为一支ꎬ聚在一支的种

类亲缘关系较近ꎻ红山茶组〔Ｓｅｃｔ. Ｃａｍｅｌｌｉａ (Ｌｉｎｎ.) Ｄｙｅｒ〕、油茶组(Ｓｅｃｔ. Ｏｌｅｉｆｅｒａ Ｈ. Ｔ. Ｃｈａｎｇ)和短柱茶组(Ｓｅｃｔ.
Ｐａｒａｃａｍｅｌｌｉａ Ｓｅａｌｙ)的种类均聚在了不同的分支ꎮ 综合研究结果表明:多齿红山茶叶绿体基因组呈典型的四分体结

构ꎬ密码子偏好以 Ａ 或 Ｕ 结尾ꎬ且高频率使用 ＡＧＡ 密码子编码 Ａｒｇꎻ山茶属不同物种间 ｎｄｈＦ、ｙｃｆ１ 和 ｔｒｎＮ 基因的扩

张和收缩情况差异明显ꎻ系统发育分析结果支持将短柱茶组合并入油茶组ꎮ
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Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ Ｃａｍｅｌｌｉａ ｐｏｌｙｏｄｏｎｔａ ＴＯＮＧ Ｙｉｈａｎꎬ
ＺＨＥＮＧ Ｑｉａｎꎬ ＤＵ Ｘｉｎｍｉｎｇꎬ ＦＥＮＧ Ｓｈｉｌｉｎｇꎬ ＺＨＯＵ Ｌｉｊｕｎꎬ ＤＩＮＧ Ｃｈｕｎｂａｎｇꎬ ＣＨＥＮ Ｔａｏ① (Ｃｏｌｌｅｇｅ ｏｆ
Ｌｉｆｅ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ Ｓｉｃｈｕａｎ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ Ｙａ’ ａｎ ６２５０１４ꎬ Ｃｈｉｎａ)ꎬ Ｊ. Ｐｌａｎｔ Ｒｅｓｏｕｒ. ＆ Ｅｎｖｉｒｏｎ.ꎬ
２０２２ꎬ ３１(５): ２７－３６

Ａｂｓｔｒａｃｔ: Ｔｈｅ ｎｕｃｌｅａｒ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ Ｃａｍｅｌｌｉａ ｐｏｌｙｏｄｏｎｔａ Ｈｏｗ ｅｘ Ｈｕ ｌｅａｆ ｗａｓ ｒｅ￣ｓｅｑｕｅｎｃｅｄ ｂｙ ｕｓｉｎｇ ｈｉｇｈ￣
ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙꎬ ａｎｄ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎꎬ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ａｎｄ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ
ｗｅｒｅ ｃｏｎｄｕｃｔｅｄ ｆｏｒ ｔｈｅ ａｓｓｅｍｂｌｅｄ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ
ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ Ｃ. ｐｏｌｙｏｄｏｎｔａ ｉｓ １５６ ７７８ ｂｐꎬ ｗｈｉｃｈ ｉｓ ｃｏｍｐｏｓｅｄ ｏｆ ｆｏｕｒ ｒｅｇｉｏｎｓꎬ ｉｎ ｗｈｉｃｈꎬ ｔｈｅ ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ｌａｒｇｅ
ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙ ｒｅｇｉｏｎ ｉｓ ８６ ４９３ ｂｐꎬ ｔｈａｔ ｏｆ ｓｍａｌｌ ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙ ｒｅｇｉｏｎ ｉｓ １８ ２１９ ｂｐꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｌｅｎｇｔｈｓ ｏｆ ｔｗｏ
ｉｎｖｅｒｔｅｄ ｒｅｐｅａｔ ｒｅｇｉｏｎｓ ａｒｅ ｂｏｔｈ ２６ ０３３ ｂｐ. ８７ ＣＤＳ ｇｅｎｅｓꎬ ３７ ｔＲＮＡ ｇｅｎｅｓꎬ ａｎｄ ８ ｒＲＮＡ ｇｅｎｅｓ ａｒｅ
ａｎｎｏｔａｔｅｄꎬ ｗｈｉｃｈ ｃａｎ ｂｅ ｄｉｖｉｄｅｄ ｉｎｔｏ ４ ｃａｔｅｇｏｒｉｅｓ ｏｆ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｇｅｎｅｓꎬ ｓｅｌｆ￣ｒｅｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｇｅｎｅｓꎬ ｏｔｈｅｒ
ｇｅｎｅｓ ａｎｄ ｕｎｋｎｏｗｎ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｇｅｎｅｓ. ５２ ＳＳＲ ｌｏｃｉ ａｒｅ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｉｎ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ Ｃ. ｐｏｌｙｏｄｏｎｔａꎬ ａｎｄ
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ａｌｌ ｏｆ ｔｈｅｍ ａｒｅ ｏｆ ｓｉｎｇｌｅ ｂａｓｅ (Ａ / Ｔ) ｒｅｐｅａｔ ｔｙｐｅ. Ｔｈｅｒｅ ａｒｅ ３０ ｃｏｄｏｎｓ (ｅｘｃｅｐｔ ｆｏｒ ｓｔｏｐ ｃｏｄｏｎｓ) ｗｉｔｈ ｔｈｅ
ｒｅｌａｔｉｖｅ ｓｙｎｏｎｙｍｏｕｓ ｃｏｄｏｎ ｕｓａｇｅ ｇｒｅａｔｅｒ ｔｈａｎ １.００ ｉｎ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ Ｃ. ｐｏｌｙｏｄｏｎｔａꎬ ｉｎ ｗｈｉｃｈꎬ ２７
ｃｏｄｏｎｓ ａｒｅ ｅｎｄｅｄ ｗｉｔｈ Ａ ｏｒ Ｕꎬ ３ ｃｏｄｏｎｓ ａｒｅ ｅｎｄｅｄ ｗｉｔｈ Ｃ ｏｒ Ｇ. ｒｐｓ１９ꎬ ｒｐｌ２ꎬ ａｎｄ ｔｒｎＨ ｇｅｎｅｓ ｏｆ Ｃａｍｅｌｌｉａ
Ｌｉｎｎ. ｓｐｅｃｉｅｓ ａｒｅ ｒｅｌａｔｉｖｅｌｙ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄꎬ ｔｈｅｉｒ ｌｅｎｇｔｈｓ ａｒｅ ２７９ꎬ １ ４９５ꎬ ａｎｄ ７５ ｂｐ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙꎬ ｔｈｅｉｒ
ｒｅｌａｔｉｖｅ ｌｏｃａｔｉｏｎｓ ｗｉｔｈ ｒｅｓｐｅｃｔ ｔｏ ｂｏｕｎｄａｒｙｓ ｏｆ ｉｎｖｅｒｔｅｄ ｒｅｐｅａｔ ｒｅｇｉｏｎｓ ａｒｅ ａｌｓｏ ｃｏｎｓｉｓｔｅｎｔꎬ ｗｈｉｌｅ ｎｄｈＦꎬ
ｙｃｆ１ꎬ ａｎｄ ｔｒｎＮ ｇｅｎｅｓ ａｒｅ ｓｐｅｃｉｆｉｃ ａｍｏｎｇ ｓｐｅｃｉｅｓꎻ ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ Ｓｃｈｉｍａ ｓｕｐｅｒｂａ Ｇａｒｄｎ. ｅｔ Ｃｈａｍｐ.ꎬ ｔｈｅ
ｐｏｓｉｔｉｏｎｓ ａｎｄ ｌｅｎｇｔｈｓ ｏｆ ｒｐｓ１９ꎬ ｒｐｌ２ ａｎｄ ｔｒｎＨ ｇｅｎｅｓ ａｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｍｏｎｇ ｇｅｎｅｒａꎬ ｗｈｉｌｅ ｔｈｏｓｅ
ｏｆ ｎｄｈＦꎬ ｙｃｆ１ ａｎｄ ｔｒｎＮ ｇｅｎｅｓ ａｒｅ ｍｏｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｍｏｎｇ ｇｅｎｅｒａ. Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｄｅｇｒｅｅｓ ｏｆ ｇｅｎｅ
ｅｘｐａｎｓｉｏｎ ａｎｄ ｃｏｎｔｒａｃｔｉｏｎ ａｒｅ ｒｅｓｐｏｎｓｉｂｌｅ ｆｏｒ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｌｅｎｇｔｈｓ ｏｆ ｉｎｖｅｒｔｅｄ ｒｅｐｅａｔ ａｎｄ ｓｍａｌｌ ｓｉｎｇｌｅ
ｃｏｐｙ ｒｅｇｉｏｎｓ. Ｔｈｅ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｓｕｌｔ ｓｈｏｗｓ ｔｈａｔ Ｃ. ｐｏｌｙｏｄｏｎｔａꎬ Ｃ. ｒｅｔｉｃｕｌａｔａ Ｌｉｎｄｌ. ａｎｄ Ｃ.
ｓｅｍｉｓｅｒｒａｔａ Ｃｈｉ ａｒｅ ｇｒｏｕｐｅｄ ｉｎｔｏ ｏｎｅ ｂｒａｎｃｈꎬ ｔｈｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｃｌｕｓｔｅｒｅｄ ｉｎ ｏｎｅ ｃｌａｄｅ ａｒｅ ｃｌｏｓｅｌｙ ｒｅｌａｔｅｄꎻ Ｓｅｃｔ.
Ｃａｍｅｌｌｉａ (Ｌｉｎｎ.) Ｄｙｅｒꎬ Ｓｅｃｔ. Ｏｌｅｉｆｅｒａ Ｈ. Ｔ. Ｃｈａｎｇ ａｎｄ Ｓｅｃｔ. Ｐａｒａｃａｍｅｌｌｉａ Ｓｅａｌｙ ａｒｅ ａｌｌ ｃｌｕｓｔｅｒｅｄ ｉｎ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｂｒａｎｃｈｅｓꎬ ａｎｄ Ｃ. ｂｒｅｖｉｓｔｙｌａ (Ｈａｙａｔａ) Ｃｏｈ. Ｓｔꎬ Ｃ. ｍｅｉｏｃａｒｐａ Ｈｕ ａｎｄ Ｃ. ｓａｓａｎｑｕａ Ｔｈｕｎｂ. ａｒｅ
ｇｒｏｕｐｅｄ ｉｎｔｏ ｏｎｅ ｂｒａｎｃｈ. Ｔｈｅ ｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｓｕｌｔ ｓｈｏｗｓ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ Ｃ.
ｐｏｌｙｏｄｏｎｔａ ｓｈｏｗｓ ａ ｔｙｐｉｃａｌ ｔｅｔｒａｄ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅꎬ ｔｈｅ ｃｏｄｏｎｓ ｐｒｅｆｅｒ ｔｏ ｅｎｄ ｗｉｔｈ Ａ ｏｒ Ｕꎬ ａｎｄ ＡＧＡ ｃｏｄｏｎ ｉｓ
ｆｒｅｑｕｅｎｔｌｙ ｕｓｅｄ ｔｏ ｃｏｄｅ Ａｒｇꎻ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｅｘｐａｎｓｉｏｎ ａｎｄ ｃｏｎｔｒａｃｔｉｏｎ ｏｆ ｎｄｈＦꎬ ｙｃｆ１ ａｎｄ ｔｒｎＮ ｇｅｎｅｓ
ａｍｏｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ Ｃａｍｅｌｌｉａ ａｒｅ ｅｖｉｄｅｎｔꎻ ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｓｕｌｔ ｓｕｐｐｏｒｔｓ ｔｈａｔ
ｉｎｃｏｒｐｏｒａｔｉｏｎ ｏｆ Ｓｅｃｔ. Ｐａｒａｃａｍｅｌｌｉａ Ｓｅａｌｙ ｉｎｔｏ Ｓｅｃｔ. Ｏｌｅｉｆｅｒａ Ｈ. Ｔ. Ｃｈａｎｇ.

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｃａｍｅｌｌｉａ ｐｏｌｙｏｄｏｎｔａ Ｈｏｗ ｅｘ Ｈｕꎻ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅꎻ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓꎻ
ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ

　 　 多齿红山茶(Ｃａｍｅｌｌｉａ ｐｏｌｙｏｄｏｎｔａ Ｈｏｗ ｅｘ Ｈｕ)隶
属于山茶科(Ｔｈｅａｃｅａｅ)山茶属(Ｃａｍｅｌｌｉａ Ｌｉｎｎ.)ꎬ又称

宛田红花油茶ꎬ１９６５ 年由 Ｈｏｗ ｅｘ Ｈｕ 定名并且将其

归 入 山 茶 属 红 山 茶 组 〔 Ｓｅｃｔ. Ｃａｍｅｌｌｉａ ( Ｌｉｎｎ.)
Ｄｙｅｒ〕 [１]５８ꎮ 红山茶组植物花色鲜红ꎬ花期长ꎬ雨后花

色不变ꎬ被广泛应用于园林城市、旅游景区等的绿化ꎬ
是西部地区发展观光旅游的优良树种[２]ꎮ 中国是红

山茶组植物的分布中心ꎬ种质资源丰富ꎬ其中多齿红

山茶主要分布在海拔 ９００ ｍ 的山坡阔叶林和林缘ꎮ
由于红山茶组植物所处的自然地理环境不同ꎬ物种广

泛重叠和自然杂交ꎬ导致种间变异ꎬ特别是具有栽培

历史的观赏花卉和油料植物ꎬ在进一步人工引种栽培

后ꎬ还会引起染色体多倍化ꎬ使种间变异更为复杂多

样ꎬ导致红山茶组植物的种类划分、扩散路线、分化和

进化趋势尚存在较大分歧ꎮ
许多专家从分类学角度对山茶属植物进行了相

关的研究ꎬ目前ꎬ国内主要参考张宏达[１]５和闵天禄[３]

的分类系统ꎬ但这 ２ 个分类系统之间存在很大的差

异ꎬ其原因为形态学的传统物种分类方法易受环境因

子影响[４]ꎮ 而以分子钟理论为基础ꎬ精确地研究物

种之间的系统发育关系ꎬ可为解决存在争议的分类问

题提供更加可靠的理论依据和数据参考[５]ꎮ ２０ 世纪

６０ 年代初ꎬ在地钱(Ｍａｒｃｈａｎｔｉａ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈａ Ｌｉｎｎ.) [６]

中首次报道了叶绿体基因组全序列ꎮ 植物叶绿体基

因组远小于核基因组ꎬ具有分子量适中、便于测序、多
拷贝、结构简单、ＤＮＡ 的核苷酸置换率适中、编码区

和非编码区的分子进化速度差异显著以及各类群叶

绿体基因组之间具有良好的共线性的特点[７]ꎬ且植

物叶绿体具有一套独立于核基因组外的母系遗传的

叶绿体基因组[８]ꎮ 随着系统发育学和基因组学的交

融ꎬ在植物系统发育研究中ꎬ基于叶绿体基因组的系

统发育基因组学研究优势渐显端倪[９]ꎬ为一些分类

困难类群的系统学问题提供了新的解决方案ꎮ
目前ꎬ多齿红山茶叶绿体基因组信息缺乏ꎬ关于

山茶属进化分类的相关研究结论的可靠性有限ꎬ影响

了该优良资源的进一步开发和利用ꎬ随着第二代高通

量测序技术的发展ꎬ植物全基因组测序具备了速度

快、通量高、成本低、高精度的特点[１０]ꎮ 鉴于此ꎬ本研

究使用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 测序平台对未被 ＧｅｎＢａｎｋ 收录的多

齿红山茶进行高深度重测序ꎬ利用测得的核基因组序

列信息组装出叶绿体基因组ꎬ对其序列特征及系统发

育进行分析ꎬ以期为多齿红山茶资源的开发和利用、
近缘种间的系统发育关系及山茶属植物的进化和分

类研究提供理论依据和参考ꎮ

１　 材料和方法

１.１　 材料

供试材料多齿红山茶为四川省雅安市天全县城

８２
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厢镇大岗山(东经 １０２°４６′５９″、北纬 ３０°０４′２５″)原生

分布单株ꎬ树龄约 ２０ ａꎬ于 ２０２１ 年 ３ 月每株采集新稍

嫩叶 ３~５ 枚ꎬ共采集 ６ 株ꎬ混合后装入含有硅胶的自

封袋带回实验室ꎮ
１.２　 方法

１.２.１　 总 ＤＮＡ 提取及测序 　 使用改良 ＣＴＡＢ 法[１１]

提取叶片总 ＤＮＡꎬ用质量体积分数 １％琼脂糖凝胶电

泳检测 ＤＮＡ 的完整性ꎬ使用 ＮａｎｏＤｒｏｐ ２０００ 分光光

度计(美国 Ｔｈｅｒｍｏ Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ 公司)检测 ＤＮＡ 浓度和

纯度ꎬ将总 ＤＮＡ 进行随机打断、末端修复、连接接头

构建 ５００ ｂｐ 的测序文库ꎬ使用 ＨｉＳｅｑ ２５００ 高通量测

序平台(美国 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 公司)进行双末端重测序ꎬ测序

由深圳华大基因股份有限公司完成ꎮ 原始数据剔除

接头污染和低质量序列ꎬ得到 ３.９２ Ｇｂ 合格数据ꎮ
１.２.２　 叶绿体基因组组装与注释　 过滤后的数据使

用 ＧｅｔＯｒｇａｎｅｌｌｅ 软件[１２] 进行多齿红山茶叶绿体基因

组的从头组装ꎬ最后获得 １ 条环形的叶绿体基因组序

列ꎮ 使用 ＣＰＧＡＶＡＳ２ 在线注释工具( ｈｔｔｐ:∥４７. ９０.
２４１.８５:１６０１９ / ａｎａｌｙｚｅｒ / ｈｏｍｅ) [１３] 对获得的叶绿体基

因组序列信息进行在线注释ꎬ以 ＮＣＢＩ 上已发表的近

缘种滇山茶(Ｃａｍｅｌｌｉａ ｒｅｔｉｃｕｌａｔａ Ｌｉｎｄｌ.) (ＧｅｎＢａｎｋ 登

录号 ＫＪ８０６２７８.１)的叶绿体基因组信息作为参考序

列ꎬ其他参数设为默认值ꎬ经人工校正后ꎬ将多齿红山

茶叶绿体基因组序列上传至 ＮＣＢＩ(ＧｅｎＢａｎｋ 登录号

ＯＫ３７７２６１)ꎬ 最 后 再 使 用 Ｃｈｌｏｒｏｐｌｏｔ 在 线 工 具

(ｈｔｔｐｓ:∥ｉｒｓｃｏｐｅ. ｓｈｉｎｙａｐｐｓ. ｉｏ / Ｃｈｌｏｒｏｐｌｏｔ / ) [１４] 绘制叶

绿体基因组图谱ꎮ
通过 ＪＳＨＹＣｌｏｕｄ 在 线 工 具 集 ( ｈｔｔｐ: ∥ ｃｌｏｕｄ.

ｇｅｎｅｐｉｏｎｅｅｒ.ｃｏｍ:９９２９)分析并统计叶绿体基因组、大
单拷贝区(ＬＳＣ)、小单拷贝区( ＳＳＣ)和反向重复区

(ＩＲ)的 ＧＣ 含量ꎮ
１.２.３　 重复序列与 ＩＲ 区边界结构差异分析 　 使用

ＭＩＳＡ 在线工具(ｈｔｔｐｓ:∥ｗｅｂｂｌａｓｔ. ｉｐｋ－ｇａｔｅｒｓｌｅｂｅｎ.ｄｅ /
ｍｉｓａ / ｉｎｄｅｘ.ｐｈｐ) [１５]的微卫星定位检测技术对多齿红

山茶叶绿体基因组序列中的简单重复序列进行搜索ꎬ
参数设置参考文献[１６]ꎬ单核苷酸、二核苷酸、三核

苷酸、四核苷酸、五核苷酸、六核苷酸的最小重复值分

别设置为 １０、６、５、５、５、５ꎮ
通过 ＪＳＨＹＣｌｏｕｄ 在线工具集分析叶绿体基因组

ＩＲ 区边界结构差异ꎬ从 ＮＣＢＩ 中选同为红山茶组的南

山茶 ( Ｃ. ｓｅｍｉｓｅｒｒａｔａ Ｃ. Ｗ. Ｃｈｉ) ( ＧｅｎＢａｎｋ 登录号

ＭＺ４０３７５３. １ ) 和 毛 蕊 红 山 茶 〔 Ｃ. ｍａｉｒｅｉ ( Ｌéｖｌ.)

Ｍｅｌｃｈ.〕 (ＧｅｎＢａｎｋ 登录号 ＫＹ４０６７６７.１)叶绿体基因

组来比对同组不同物种间叶绿体基因组异同ꎬ选油茶

(Ｃ. ｏｌｅｉｆｅｒａ Ａｂｅｌ.)(ＧｅｎＢａｎｋ 登录号 ＭＮ０７８０９０.１)来
比对不同组间物种的叶绿体基因组异同ꎬ选择与山茶

属亲缘关系最近的木荷属( Ｓｃｈｉｍａ Ｒｅｉｎｗ.) 的木荷

(Ｓ. ｓｕｐｅｒｂａ Ｇａｒｄｎ. ｅｔ Ｃｈａｍｐ.) ( ＧｅｎＢａｎｋ 登 录 号

ＭＨ７８２１７９.１)作为外类群ꎮ
１.２.４　 密码子偏好性分析　 通过 Ｐａｓｔｅｕｒ Ｇａｌａｘｙ 在线

工具集 ( ｈｔｔｐｓ:∥ｇａｌａｘｙ. ｐａｓｔｅｕｒ. ｆｒ / ＣｏｄｏｎＷ) [１７] 中的

ＣｏｄｏｎＷ 模块分析密码子使用情况ꎬ设置输出结果为

有效密码子数 ( ＥＮＣ) 和相对同义密码子使用度

(ＲＳＣＵ)ꎬ其他参数设为默认值[１８]ꎮ ＥＮＣ>３５ 表示含

有较多种类的稀有密码子ꎬ且基因表达量偏低ꎻ某一

密码子的 ＲＳＣＵ>１.００ 表示编码对应的蛋白质时偏好

使用该密码子ꎬＲＳＣＵ<１.００ 表示不偏好使用该密码

子ꎬＲＳＣＵ＝ １.００ 表示该密码子没有偏好性ꎮ
１.２.５　 系统发育分析　 将多齿红山茶叶绿体基因组

序列上传至 ＮＣＢＩ 进行 ＢＬＡＳＴｎ 比对ꎬ选择 ｈｉｇｈｌｙ
ｓｉｍｉｌａｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ (ｍｅｇａｂｌａｓｔ)来比较相似性在 ９５％以

上的序列ꎬ检索获得多齿红山茶的近缘种ꎬ以明确多

齿红山茶叶绿体基因组序列在山茶属中的系统关系ꎮ
从比对结果中筛除栽培种和地方种ꎬ下载山茶属

２２ 个野生近缘种ꎬ使用 ＭＡＦＦＴ ｖ７ 软件[１９] 进行多序

列比对后ꎬ使用 ＭＥＧＡ Ｘ 软件[２０] 校正序列ꎬ使用

ＭｏｄｅｌＦｉｎｄｅｒ 软件[２１]计算出最佳的最大似然法(ＭＬ)
建树模型ꎬ再以木荷叶绿体基因组序列作为外类群ꎬ
使用 ＩＱ － ＴＲＥＥ 软件[２２] 建树ꎬ设置自展支持率为

１ ０００ꎬ其他参数设为默认值ꎬ最后使用 ｉＴＯＬ ｖ５ 在线

工具 ( ｈｔｔｐｓ: ∥ ｉｔｏｌ. ｅｍｂｌ. ｄｅ / ) [２３] 和 ＣｈｉＰｌｏｔ 网 站

(ｈｔｔｐｓ:∥ｗｗｗ.ｃｈｉｐｌｏｔ.ｏｎｌｉｎｅ / )调整系统发育树ꎮ

２　 结果和分析

２.１　 多齿红山茶叶绿体基因组序列特征分析

经过测序组装的完整的多齿红山茶叶绿体基因

组长度为 １５６ ７７８ ｂｐꎬ基因组图谱(图 １)显示:叶绿

体基因组呈典型的四分体结构ꎬ由 １ 个大单拷贝区

(ＬＳＣ)、１ 个小单拷贝区( ＳＳＣ) 和 ２ 个反向重复区

(ＩＲ)共 ４ 部分组成ꎬ其中ꎬＬＳＣ、ＳＳＣ 和 ＩＲ 区的长度

分别为 ８６ ４９３、１８ ２１９ 和 ２６ ０３３ ｂｐꎮ 基因组的总 ＧＣ
含量为 ３７.３３％ꎬ其中ꎬＬＳＣ、ＳＳＣ 和 ＩＲ 区的 ＧＣ 含量分

别为３５.３４％、３０.６０％和 ４２.９８％ꎮ

９２
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: 光系统Ⅰ Ｐｈｏｔｏｓｙｓｔｅｍ Ⅰꎻ : 光系统Ⅱ Ｐｈｏｔｏｓｙｓｔｅｍ Ⅱꎻ : 细胞色素 ｂ / ｆ 复合体 Ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅ ｂ / ｆ ｃｏｍｐｌｅｘꎻ : ＡＴＰ 合成酶 ＡＴＰ ｓｙｎｔｈａｓｅꎻ
: ＮＡＤＨ脱氢酶 ＮＡＤＨ ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅꎻ : 核酮糖－１ꎬ５－二磷酸羧化酶大亚基 Ｌａｒｇｅ ｓｕｂｕｎｉｔ ｏｆ ｒｕｂｉｓｃｏꎻ : ＲＮＡ 聚合酶 ＲＮＡ ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅꎻ : 核糖

体小亚基 Ｓｍａｌｌ ｓｕｂｕｎｉｔ ｏｆ ｒｉｂｏｓｏｍｅꎻ : 核糖体大亚基 Ｌａｒｇｅ ｓｕｂｕｎｉｔ ｏｆ ｒｉｂｏｓｏｍｅꎻ : 蛋白酶ꎬ翻译起始因子ꎬ成熟酶 Ｐｒｏｔｅａｓｅꎬ ｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎａｌ ｉｎｉｔｉａｔｉｏｎ
ｆａｃｔｏｒꎬ ｍａｔｕｒａｓｅꎻ : ｔＲＮＡꎻ : 保守开放阅读框 Ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｏｐｅｎ ｒｅａｄｉｎｇ ｆｒａｍｅꎻ : ｒＲＮＡꎻ : 其他 Ｏｔｈｅｒ. ＬＳＣ: 大单拷贝区 Ｌａｒｇｅ ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙ ｒｅｇｉｏｎꎻ
ＳＳＣ: 小单拷贝区 Ｓｍａｌｌ ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙ ｒｅｇｉｏｎꎻ ＩＲ: 反向重复区 Ｉｎｖｅｒｔｅｄ ｒｅｐｅａｔ ｒｅｇｉｏｎ. 内圈深灰色表示 ＧＣ 含量ꎬ括号内数据为 ＣＤＳ 基因的密码子偏性
指数 Ｔｈｅ ｄａｒｋ ｇｒａｙ ｐａｒｔ ｏｆ ｉｎｎｅｒ ｃｉｒｃｌｅ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｔｈｅ ＧＣ ｃｏｎｔｅｎｔꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｄａｔａ ｉｎ ｂｒａｃｋｅｔｓ ａｒｅ ｔｈｅ ｃｏｄｏｎ ｂｉａｓ ｉｎｄｅｘｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ＣＤＳ ｇｅｎｅｓ.

图 １　 多齿红山茶叶绿体基因组图谱
Ｆｉｇ. １　 Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｍａｐ ｏｆ Ｃａｍｅｌｌｉａ ｐｏｌｙｏｄｏｎｔａ Ｈｏｗ ｅｘ Ｈｕ

２.２　 多齿红山茶叶绿体基因类型分析

对多齿红山茶叶绿体基因组进行在线注释ꎬ结果

见表 １ꎮ 结果显示:共注释到光合作用基因、自我复

制基因、其他基因和未知功能基因 ４ 类ꎬ包括 ８７ 个

ＣＤＳ 基因、３７ 个 ｔＲＮＡ 基因和 ８ 个 ｒＲＮＡ 基因ꎬ共 １３２
个基因ꎮ

对有多个外显子的叶绿体基因进行结构分析ꎬ结
果见表 ２ꎮ 结果显示:由 ２ 个外显子和 １ 个内含子构

０３
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成的基因有 １９ 个ꎬ包括 １１ 个 ＣＤＳ 基因和 ８ 个 ｔＲＮＡ
基因ꎬ其中有 ４ 个基因在 ＩＲ 区重复ꎻ由 ２ 个内含子和

３ 个外显子构成的基因有 ｙｃｆ３ 和 ｃｌｐＰꎬ均为 ＣＤＳ 基

因ꎻｒｐｓ１２ 基因为反式剪切ꎬ只统计 ２ 个外显子ꎮ

表 １　 多齿红山茶叶绿体基因列表
Ｔａｂｌｅ １　 Ｇｅｎｅ ｌｉｓｔ ｏｆ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ Ｃａｍｅｌｌｉａ ｐｏｌｙｏｄｏｎｔａ Ｈｏｗ ｅｘ Ｈｕ

　 基因１)

　 Ｇｅｎｅ１)
数量

Ｎｕｍｂｅｒ
基因翻译产物
Ｇｅｎｅ ｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎ ｐｒｏｄｕｃｔ

光合作用基因 Ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｇｅｎｅ
　 ａｔｐＡꎬａｔｐＢꎬａｔｐＥꎬａｔｐＦꎬａｔｐＨꎬａｔｐＩ ６ ＡＴＰ 合成酶 ＡＴＰ ｓｙｎｔｈａｓｅ
　 ｐｓａＡꎬｐｓａＢꎬｐｓａＣꎬｐｓａＩꎬｐｓａＪꎬｙｃｆ３ ６ 光系统Ⅰ Ｐｈｏｔｏｓｙｓｔｅｍ Ⅰ
　 ｐｓｂＡꎬｐｓｂＢꎬｐｓｂＣꎬｐｓｂＤꎬｐｓｂＥꎬｐｓｂＦꎬｐｓｂＨꎬｐｓｂＩꎬｐｓｂＪꎬｐｓｂＫꎬｐｓｂＬꎬｐｓｂＭꎬｐｓｂＮꎬｐｓｂＴꎬｐｓｂＺ １５ 光系统Ⅱ Ｐｈｏｔｏｓｙｓｔｅｍ Ⅱ
　 ｎｄｈＡꎬｎｄｈＢ∗ꎬｎｄｈＣꎬｎｄｈＤꎬｎｄｈＥꎬｎｄｈＦꎬｎｄｈＧꎬｎｄｈＨꎬｎｄｈＩꎬｎｄｈＪꎬｎｄｈＫ １２ ＮＡＤＨ 脱氢酶 ＮＡＤＨ ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ
　 ｐｅｔＡꎬｐｅｔＢꎬｐｅｔＤꎬｐｅｔＧꎬｐｅｔＬꎬｐｅｔＮ ６ 细胞色素 ｂ / ｆ 复合体 Ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅ ｂ / ｆ ｃｏｍｐｌｅｘ
　 ｒｂｃＬ １ 核酮糖－１ꎬ５－二磷酸羧化酶大亚基 Ｌａｒｇｅ

ｓｕｂｕｎｉｔ ｏｆ ｒｕｂｉｓｃｏ
自我复制基因 Ｓｅｌｆ￣ｒｅｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｇｅｎｅ
　 ｒｐｌ１４ꎬｒｐｌ１６ꎬｒｐｌ２∗ꎬｒｐｌ２０ꎬｒｐｌ２２ꎬｒｐｌ２３∗ꎬｒｐｌ３２ꎬｒｐｌ３３ꎬｒｐｌ３６ １１ 核糖体大亚基 Ｌａｒｇｅ ｓｕｂｕｎｉｔ ｏｆ ｒｉｂｏｓｏｍｅ
　 ｒｐｏＡꎬｒｐｏＢꎬｒｐｏＣ１ꎬｒｐｏＣ２ ４ ＲＮＡ 聚合酶 ＲＮＡ ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ
　 ｒｐｓ２ꎬｒｐｓ３ꎬｒｐｓ４ꎬｒｐｓ７∗ꎬｒｐｓ８ꎬｒｐｓ１１ꎬｒｐｓ１２∗ꎬｒｐｓ１４ꎬｒｐｓ１５ꎬｒｐｓ１６ꎬｒｐｓ１８ꎬｒｐｓ１９ １４ 核糖体小亚基 Ｓｍａｌｌ ｓｕｂｕｎｉｔ ｏｆ ｒｉｂｏｓｏｍｅ
　 ｒｒｎ１６∗ꎬｒｒｎ２３∗ꎬｒｒｎ４.５∗ꎬｒｒｎ５∗ ８ ｒＲＮＡ
　 ｔｒｎＡ－ＵＧＣ∗ꎬｔｒｎＣ－ＧＣＡꎬｔｒｎＤ－ＧＵＣꎬｔｒｎＥ－ＵＵＣꎬｔｒｎＦ－ＧＡＡꎬｔｒｎｆＭ－ＣＡＵꎬ ｔｒｎＧ－ＧＣＣꎬ

ｔｒｎＧ－ＵＣＣꎬｔｒｎＨ－ＧＵＧꎬ ｔｒｎＩ－ＣＡＵ∗ꎬ ｔｒｎＩ－ＧＡＵ∗ꎬ ｔｒｎＫ－ＵＵＵꎬ ｔｒｎＬ－ＣＡＡ∗ꎬ ｔｒｎＬ－
ＵＡＡꎬ ｔｒｎＬ－ＵＡＧꎬ ｔｒｎＭ－ＣＡＵꎬ ｔｒｎＮ－ＧＵＵ∗ꎬ ｔｒｎＰ－ＵＧＧꎬ ｔｒｎＱ－ＵＵＧꎬ ｔｒｎＲ－ＡＣＧ∗ꎬ
ｔｒｎＲ－ＵＣＵꎬｔｒｎＳ－ＧＣＵꎬｔｒｎＳ－ＧＧＡꎬｔｒｎＳ－ＵＧＡꎬｔｒｎＴ－ＧＧＵꎬ ｔｒｎＴ－ＵＧＵꎬｔｒｎＶ－ＧＡＣ∗ꎬ
ｔｒｎＶ－ＵＡＣꎬｔｒｎＷ－ＣＣＡꎬｔｒｎＹ－ＧＵＡ

３７ ｔＲＮＡ

其他基因 Ｏｔｈｅｒ ｇｅｎｅ
　 ａｃｃＤ １ 乙酰辅酶 Ａ 羧化酶亚基 Ｓｕｂｕｎｉｔ ｏｆ ａｃｅｔｙｌ￣

ＣｏＡ￣ｃａｒｂｏｘｙｌａｓｅ
　 ｃｃｓＡ １ 细胞色素 Ｃ Ｃｙｔｏｃｈｒｏｍ Ｃ
　 ｃｅｍＡ １ 囊膜蛋白 Ｅｎｖｅｌｏｐ ｍｅｍｂｒａｎｅ ｐｒｏｔｅｉｎ
　 ｃｌｐＰ １ 蛋白酶 Ｐｒｏｔｅａｓｅ
　 ｉｎｆＡ １ 翻译起始因子 Ｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎａｌ ｉｎｉｔｉａｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ
　 ｍａｔＫ １ 成熟酶 Ｍａｔｕｒａｓｅ
未知功能基因 Ｕｎｋｎｏｗｎ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｇｅｎｅ
　 ｙｃｆ１ꎬｙｃｆ１５∗ꎬｙｃｆ２∗ꎬｙｃｆ４ ６ 保守开放阅读框 Ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｏｐｅｎ ｒｅａｄｉｎｇ ｆｒａｍｅ

　 １)∗: 表示基因有 ２ 个 Ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｉｎｇ ｔｈｅｒｅ ａｒｅ ｔｗｏ ｏｆ ｇｅｎｅｓ.

表 ２　 多齿红山茶叶绿体基因组中具有多个外显子的基因信息
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｇｅｎｅ ｗｉｔｈ ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｅｘｏｎｓ ｏｆ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ Ｃａｍｅｌｌｉａ ｐｏｌｙｏｄｏｎｔａ Ｈｏｗ ｅｘ Ｈｕ

基因
Ｇｅｎｅ

位置１)

Ｓｔｒａｎｄ１)

序列长度 / ｂｐ２) 　 Ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ｓｅｑｕｅｎｃｅ２)

外显子Ⅰ
Ｅｘｏｎ Ⅰ

内含子Ⅰ
Ｉｎｔｒｏｎ Ⅰ

外显子Ⅱ
Ｅｘｏｎ Ⅱ

内含子Ⅱ
Ｉｎｔｒｏｎ Ⅱ

外显子Ⅲ
Ｅｘｏｎ Ⅲ

基因
Ｇｅｎｅ

位置１)

Ｓｔｒａｎｄ１)

序列长度 / ｂｐ　 Ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ｓｅｑｕｅｎｃｅ

外显子Ⅰ
Ｅｘｏｎ Ⅰ

内含子Ⅰ
Ｉｎｔｒｏｎ Ⅰ

外显子Ⅱ
Ｅｘｏｎ Ⅱ

ｔｒｎＫ－ＵＵＵ ＬＳＣ ３７ ２ ４９３ ３５ ｐｅｔＤ ＬＳＣ ８ ７４７ ４７５
ｒｐｓ１６ ＬＳＣ ４０ ８５５ ２１３ ｒｐｌ１６ ＬＳＣ ９ １ ０２１ ３９９
ｔｒｎＧ－ＧＣＣ ＬＳＣ ２３ ７００ ３７ ｒｐｌ２ ＩＲ ３９１ ６７０ ４３４
ａｔｐＦ ＬＳＣ １４５ ７１６ ４１０ ｎｄｈＢ ＩＲ ７７５ ６７９ ７５８
ｒｐｏＣ１ ＬＳＣ ４３４ ７４１ １ ６１８ ｔｒｎＬ－ＧＡＵ ＩＲ ４２ ９４７ ３５
ｙｃｆ３ ＬＳＣ １２４ ７２０ ２３０ ７３７ １５３ ｔｒｎＡ－ＵＧＣ ＩＲ ３８ ８１２ ３５
ｔｒｎＬ－ＵＡＡ ＬＳＣ ３７ ５１９ ５０ ｎｄｈＡ ＳＳＣ ５５３ １ ０８５ ５３９
ｔｒｎＶ－ＵＡＣ ＬＳＣ ３９ ５８７ ３７ ｔｒｎＡ－ＵＧＣ ＩＲ ３８ ８１２ ３５
ｒｐｓ１２ ＬＳＣ １１４ — ２４３ — ｔｒｎＬ－ＧＡＵ ＩＲ ４２ ９４７ ３５
ｃｌｐＰ ＬＳＣ ７１ ７９１ ２９１ ５９５ ２２６ ｎｄｈＢ ＩＲ ７７５ ６７９ ７５８
ｐｅｔＢ ＬＳＣ ６ ７７７ ６４２ ｒｐｌ２ ＩＲ ３９１ ６７０ ４３４

　 １) ＬＳＣ: 大单拷贝区 Ｌａｒｇｅ ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙ ｒｅｇｉｏｎꎻ ＳＳＣ: 小单拷贝区 Ｓｍａｌｌ ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙ ｒｅｇｉｏｎꎻ ＩＲ: 反向重复区 Ｉｎｖｅｒｔｅｄ ｒｅｐｅａｔ ｒｅｇｉｏｎ.
　 ２)—: ｒｐｓ１２ 基因为反式剪切ꎬ未统计内含子信息 ｒｐｓ１２ ｇｅｎｅ ｉｓ ｔｒａｎｓ￣ｃｌｉｐｐｅｄꎬ ａｎｄ ｉｎｔｒｏｎ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｉｓ ｎｏｔ ｃｏｕｎｔｅｄ.
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２.３　 多齿红山茶叶绿体基因重复序列分析

多齿红山茶叶绿体基因组中简单重复序列

(ＳＳＲ)的类型及分布见表 ３ꎮ
　 　 结果显示:在多齿红山茶叶绿体基因组中共检测

到 ５２ 个 ＳＳＲ 位点ꎬ其中ꎬ有 ３９ 个位于 ＬＳＣ 区(占比

７５.０％)ꎬ有 ９ 个位于 ＳＳＣ 区(占比 １７.３％)ꎬ有 ４ 个位

于 ＩＲ 区(占比 ７. ７％)ꎮ 这些重复序列均为单碱基

(Ａ / Ｔ)的重复类型ꎬ其中ꎬ重复单元为 Ａ、重复频率为

１１ 的 ＳＳＲ 位点数量最多(７)ꎬ重复单元为 Ｔ、重复频

率为 １０ 的 ＳＳＲ 位点数量最多(１２)ꎬ重复单元为 Ａ / Ｔ
的最高重复频率为 １７ꎮ
２.４　 多齿红山茶 ＩＲ 区边界结构差异分析

结果(图 ２)显示:５ 种山茶科植物叶绿体基因组

结构从大单拷贝区(ＬＳＣ)中间呈线性展开ꎬ均由 １ 个

表 ３　 多齿红山茶叶绿体基因组中简单重复序列(ＳＳＲ)的类型及分布
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｙｐｅ ａｎｄ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔ (ＳＳＲ) ｉｎ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ Ｃａｍｅｌｌｉａ ｐｏｌｙｄｅｎｔａｔｅ Ｈｏｗ ｅｘ Ｈｕ

重复单元
Ｒｅｐｅａｔ
ｕｎｉｔ

重复频率
Ｒｅｐｅｔｉｔｉｏｎ
ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ

ＳＳＲ 数量
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ

ＳＳＲ

起始位点１)

Ｉｎｉｔｉａｔｉｏｎ ｓｉｔｅ１)
重复单元
Ｒｅｐｅａｔ
ｕｎｉｔ

重复频率
Ｒｅｐｅｔｉｔｉｏｎ
ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ

ＳＳＲ 数量
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ

ＳＳＲ

起始位点１)

Ｉｎｉｔｉａｔｉｏｎ ｓｉｔｅ１)

Ａ １０ ６ ３ ７９１ꎬ４ ４５６ꎬ４４ ０９８ꎬ６５ ２０１ꎬ
１２９ ５８１∗ꎬ１３８ ０９８∗∗

Ａ １１ ７ ８ ８５２ꎬ１７ ２０２ꎬ３２ ８５７ꎬ３８ １７８ꎬ
８３ ４６９ꎬ１１０ ２２３∗∗ꎬ１１６ ９７７∗

Ａ １２ ３ ４６ １３８ꎬ４９ ２５３ꎬ１２９ ０４８∗
Ａ １３ ３ ３５６ꎬ３７ ５３８ꎬ３８ ４１１
Ａ １４ １ ４６ ３９４
Ａ １５ １ ３２ ５２０
Ａ １７ １ １２ ４８９

Ｔ １０ １２ ２７ １０２ꎬ３３ １６１ꎬ３７ １３８ꎬ５６ ２３３ꎬ５３ ４０３ꎬ５６ ２３３ꎬ
６５ ３３９ꎬ７０ ８２７ꎬ８０ ４９５ꎬ８２ ４１７ꎬ１０５ １６５∗∗ꎬ
１１７ ８０４∗

Ｔ １１ ６ ８ ７０９ꎬ１４ ９８８ꎬ１９ ４０２ꎬ５８ ８８２ꎬ８４ ９１９ꎬ１３３ ０３９∗∗
Ｔ １２ ３ １３ ８６２ꎬ１２７ １２９∗ꎬ１２８ ７４４∗
Ｔ １３ ３ １５ ３８７ꎬ４９ ９１０ꎬ５６ ６６７ꎬ１１５ １６４∗
Ｔ １４ ４ ６０ ６６０ꎬ６５ ６５５ꎬ８２ ９４２ꎬ１２１ １７６∗
Ｔ １５ １ ５３ ２８９
Ｔ １７ １ １２９ ９６２∗

　 １)∗和∗∗分别表示分布在小单拷贝区(ＳＳＣ)和反向重复区(ＩＲ)的单碱基重复序列ꎬ无标记表示分布在大单拷贝区(ＬＳＣ)的单碱基重复序列∗
ａｎｄ ∗∗ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｔｈｅ ｓｉｎｇｌｅ ｂａｓｅ ｒｅｐｅａｔ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｓｍａｌｌ ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙ ｒｅｇｉｏｎ ( ＳＳＣ) ａｎｄ ｉｎｖｅｒｔｅｄ ｒｅｐｅａｔ ｒｅｇｉｏｎ ( ＩＲ)ꎬ ｎｏ ｌａｂｅｌ
ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｔｈｅ ｓｉｎｇｌｅ ｂａｓｅ ｒｅｐｅａｔ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｌａｒｇｅ ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙ ｒｅｇｉｏｎ (ＬＳＣ).

ＪＬＢ: ＬＳＣ 和 ＩＲｂ 区的边界 Ｂｏｕｎｄａｒｙ ｏｆ ＬＳＣ ａｎｄ ＩＲｂ ｒｅｇｉｏｎｓꎻ ＪＳＢ: ＩＲｂ 和 ＳＳＣ 区的边界 Ｂｏｕｎｄａｒｙ ｏｆ ＩＲｂ ａｎｄ ＳＳＣ ｒｅｇｉｏｎｓꎻ ＪＳＡ: ＳＳＣ 和 ＩＲａ 区的边界
Ｂｏｕｎｄａｒｙ ｏｆ ＳＳＣ ａｎｄ ＩＲａ ｒｅｇｉｏｎｓꎻ ＪＬＡ: ＩＲａ 和 ＬＳＣ 区的边界 Ｂｏｕｎｄａｒｙ ｏｆ ＩＲａ ａｎｄ ＬＳＣ ｒｅｇｉｏｎｓ.

图 ２　 ５ 种山茶科植物叶绿体基因组大单拷贝区(ＬＳＣ)、小单拷贝区(ＳＳＣ)和反向重复区(ＩＲ)边界位置的比较
Ｆｉｇ. ２　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｎ ｔｈｅ ｂｏｕｎｄａｒｙ ｌｏｃａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｌａｒｇｅ ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙ ｒｅｇｉｏｎ (ＬＳＣ)ꎬ ｓｍａｌｌ ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙ ｒｅｇｉｏｎ (ＳＳＣ) ａｎｄ

ｉｎｖｅｒｔｅｄ ｒｅｐｅａｔ ｒｅｇｉｏｎ (ＩＲ) ｉｎ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ ｆｉｖｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ Ｔｈｅａｃｅａｅ
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ＬＳＣ 区、１ 个小单拷贝区( ＳＳＣ)和 ２ 个反向重复区

(ＩＲ)４ 部分组成ꎬ各个区域间对应的连接基因也基本

相同ꎬ仅南山茶注释到了横跨 ＪＳＢ( ＩＲｂ 和 ＳＳＣ 区的

边界) 和 ＪＳＡ ( ＳＳＣ 和 ＩＲａ 区的边界) 边界的假基

因 ｙｃｆ１ꎮ
５ 种植物的 ｒｐｓ１９ 基因横跨 ＪＬＢ(ＬＳＣ 和 ＩＲｂ 区的

边界)边界ꎬｒｐｌ２ 基因位于接近 ＪＬＢ 边界的 ＩＲｂ 区ꎬ
ｔｒｎＮ 基因位于接近 ＪＳＢ 边界的 ＩＲｂ 区ꎬ且在接近 ＪＳＡ
边界的 ＩＲａ 区反向重复ꎬ而 ｙｃｆ１ 基因横跨 ＪＳＡ 边界ꎬ
ｒｐｌ２ 基因位于接近 ＪＬＡ( ＩＲａ 和 ＬＳＣ 区的边界)边界

的 ＩＲａ 区ꎬｔｒｎＨ 基因位于接近 ＪＬＡ 边界的 ＬＳＣ 区ꎮ
由 ＩＲ 区边界扩张和收缩情况看ꎬ山茶属植物

ｒｐｓ１９、ｒｐｌ２ 和 ｔｒｎＨ 基因相对保守ꎬ基因位置和长度一

致ꎬ且红山茶组与油茶组间无差异ꎻ但与木荷相比ꎬ上
述 ３ 个基因位置和长度在属间差异明显ꎮ 山茶属植

物 ｎｄｈＦ、ｙｃｆ１ 和 ｔｒｎＮ 基因则具有位置和长度的特异

性ꎬ组间差异明显ꎻ与木荷相比ꎬ属间差异则更加明

显ꎬ说明 ｎｄｈＦ、ｙｃｆ１ 和 ｔｒｎＮ 基因不同程度的扩张和伸

缩导致了不同物种间的 ＩＲ 和 ＳＳＣ 区长度差异ꎮ

２.５　 多齿红山茶密码子偏好性分析

基于多齿红山茶叶绿体基因组中得到的 ８７ 个

ＣＤＳ 基因序列研究密码子偏好性的常用参数ꎬ经

ＣｏｄｏｎＷ 模块分析ꎬ有效密码子数(ＥＮＣ)为 ５５.３ꎬ明
显大于 ３５ꎬ表明叶绿体基因的表达量偏低ꎬ且基因中

还含有较多种类的稀有密码子ꎮ
多齿红山茶氨基酸的相对同义密码子使用度

(ＲＳＣＵ)见表 ４ꎮ 结果显示:ＲＳＣＵ 值大于 １.００ 的密

码子共有 ３０ 个(终止密码子除外)ꎬ其中ꎬ有 ２７ 个以

Ａ 或 Ｕ 结尾ꎬ有 ３ 个以 Ｃ 或 Ｇ 结尾ꎬ说明多齿红山茶

叶绿体基因组的密码子偏好以 Ａ 或 Ｕ 结尾ꎮ ＲＳＣＵ
值大于 １.６０ 的密码子为编码精氨酸(Ａｒｇ)的 ＡＧＡꎬ
ＲＳＣＵ 值小于 ０. ６０ 的密码子包括编码异亮氨酸

(Ｌｅｕ)的 ＣＵＧ、编码组氨酸(Ｈｉｓ)的 ＣＡＣ、编码精氨酸

(Ａｒｇ)的 ＣＧＣ、编码天冬酰胺(Ａｓｎ)的 ＡＡＣ、编码丙

氨酸(Ａｌａ)的 ＧＣＧ 和编码天冬氨酸(Ａｓｐ)的 ＧＡＣꎮ
综上所述ꎬ多齿红山茶叶绿体基因组高频率使用

ＡＧＡ 编码 Ａｒｇꎬ低频率使用 ＣＵＧ、ＣＡＣ、ＣＧＣ、ＡＡＣ、
ＧＣＧ 和 ＧＡＣ 分别编码 Ｌｅｕ、Ｈｉｓ、Ａｒｇ、Ａｓｎ、Ａｌａ 和 Ａｓｐꎮ

表 ４　 多齿红山茶氨基酸的相对同义密码子使用度(ＲＳＣＵ)
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｓｙｎｏｎｙｍｏｕｓ ｃｏｄｏｎ ｕｓａｇｅ (ＲＳＣＵ) ｏｆ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ ｏｆ Ｃａｍｅｌｌｉａ ｐｏｌｙｏｄｏｎｔａ Ｈｏｗ ｅｘ Ｈｕ

氨基酸
Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ

密码子
Ｃｏｄｏｎ

数量
Ｎｕｍｂｅｒ ＲＳＵＣ 氨基酸

Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ
密码子
Ｃｏｄｏｎ

数量
Ｎｕｍｂｅｒ ＲＳＵＣ 氨基酸

Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ
密码子
Ｃｏｄｏｎ

数量
Ｎｕｍｂｅｒ ＲＳＵＣ

Ｐｈｅ ＵＵＵ ２ ２１１ １.１７ ＣＡＣ ３９０ ０.５８ ＧＵＣ ４１３ ０.７１
ＵＵＣ １ ５６７ ０.８３ Ａｒｇ ＣＧＵ ３７７ ０.６９ ＧＵＡ ７３０ １.２５

Ｓｅｒ ＵＣＵ １ １２６ １.４４ ＣＧＣ ２２１ ０.４１ ＧＵＧ ４１４ ０.７１
ＵＣＣ ８７７ １.１２ ＣＧＡ ５８４ １.０７ 　 Ａｌａ ＧＣＵ ４６２ １.１８
ＵＣＡ ９６７ １.２３ ＣＧＧ ３５７ ０.６６ ＧＣＣ ３６８ ０.９４
ＵＣＧ ５７９ ０.７４ ＡＧＡ １１３６ ２.０９ ＧＣＡ ５０３ １.２９
ＡＧＵ ６７３ ０.８６ ＡＧＧ ５９０ １.０８ ＧＣＧ ２３１ ０.５９
ＡＧＣ ４７８ ０.６１ Ｇｌｎ ＣＡＡ １ ０７０ １.４０ 　 Ａｓｐ ＧＡＵ １ ０５７ １.４４

Ｌｅｕ ＵＵＡ １ １８３ １.３０ ＣＡＧ ４５８ ０.６０ ＧＡＣ ４１６ ０.５６
ＵＵＧ １ １４９ １.２６ Ｉｌｅ ＡＵＵ １ ６６５ １.１６ 　 Ｇｌｕ ＧＡＡ １ ３５８ １.３７
ＣＵＵ １ ０８１ １.１９ ＡＵＣ １ １３７ ０.７９ ＧＡＧ ６２３ ０.６３
ＣＵＣ ６９６ ０.７７ ＡＵＡ １５１２ １.０５ 　 Ｇｌｙ ＧＧＵ ５６２ １.０１
ＣＵＡ ８５１ ０.９１ Ｍｅｔ ＡＵＧ ９４５ １.００ ＧＧＣ ３４４ ０.６２
ＣＵＧ ４９２ ０.５４ Ｔｈｒ ＡＣＵ ６６６ １.１６ ＧＧＡ ８０４ １.４４

Ｐｒｏ ＣＣＵ ６８７ １.１２ ＡＣＣ ５７１ ０.９９ ＧＧＧ ５２２ ０.９４
ＣＣＣ ６０５ ０.９９ ＡＣＡ ７１５ １.２４ 　 Ｔｙｒ ＵＡＵ １ ４１４ １.３４
ＣＣＡ ７６２ １.２５ ＡＣＧ ３４７ ０.６０ ＵＡＣ ７０１ ０.６６
ＣＣＧ ３９３ ０.６４ Ａｓｎ ＡＡＵ １ ８４７ １.４１ 　 ＴＥＲ∗１) ＵＡＡ １ １１０ １.１４

Ｔｒｐ ＵＧＧ ７２４ １.００ ＡＡＣ ７７５ ０.５９ ＵＡＧ ８０９ ０.８３
Ｃｙｓ ＵＧＵ ６６１ １.２０ Ｌｙｓ ＡＡＡ ２ １２８ １.３６ ＵＧＡ １ ０１２ １.０４

ＵＧＣ ４４３ ０.８０ ＡＡＧ ９９２ ０.６４
Ｈｉｓ ＣＡＵ ９４６ １.４２ Ｖａｌ ＧＵＵ ７７２ １.３３

　 １)∗: 终止密码子 Ｓｔｏｐ ｃｏｄｏｎ.
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２.６　 山茶属植物系统发育分析

基于 ２２ 个山茶属种类和 １ 个木荷属种类的叶绿

体基因组构建系统发育树(图 ３)ꎮ 结果显示:在山茶

属植物中ꎬ金花茶〔Ｃａｍｅｌｌｉａ ｐｅｔｅｌｏｔｉｉ (Ｍｅｒｒ.) Ｓｅａｌｙ〕、
龙州金花茶(Ｃ. ｌｕｎｇｚｈｏｕｅｎｓｉｓ Ｌｕｏ)和亮叶离蕊茶(Ｃ.
ｎｉｔｉｄｉｓｓｉｍａ Ｃｈｉ)聚为一支ꎬ多齿红山茶、滇山茶和南山

茶聚为一支ꎬ短柱茶〔Ｃ. ｂｒｅｖｉｓｔｙｌａ (Ｈａｙａｔａ) Ｃｏｈ. Ｓｔ〕、

小果油茶 ( Ｃ. ｍｅｉｏｃａｒｐａ Ｈｕ) 和茶梅 ( Ｃ. ｓａｓａｎｑｕａ
Ｔｈｕｎｂ.)聚为一支ꎬ高州油茶(Ｃ. ｇａｕｃｈｏｗｅｎｓｉｓ Ｈ. Ｔ.
Ｃｈａｎｇ)、油茶和大苞山茶(Ｃ. ｇｒａｎｔｈａｍｉａｎａ Ｓｅａｌｙ)聚

为一支ꎬ聚在一支的种类亲缘关系较近ꎮ 红山茶组、
油茶组(Ｓｅｃｔ. Ｏｌｅｉｆｅｒａ Ｈ. Ｔ. Ｃｈａｎｇ)和短柱茶组(Ｓｅｃｔ.
Ｐａｒａｃａｍｅｌｌｉａ Ｓｅａｌｙ)的种类聚在了不同的分支ꎮ

进化树分支上的数据为自展支持率ꎬ括号内编号为 ＧｅｎＢａｎｋ 登录号 Ｔｈｅ ｄａｔａ ｏｎ ｔｈｅ ｂｒａｎｃｈｅｓ ｏｆ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｔｒｅｅ ａｒｅ ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ｖａｌｕｅｓꎬ ａｎｄ ｔｈｅ Ｎｏ. ｉｎ
ｂｒａｃｋｅｔｓ ａｒｅ ｔｈｅ ＧｅｎＢａｎｋ ｌｏｇｉｎ ｎｕｍｂｅｒｓ.

图 ３　 基于叶绿体基因组的山茶科 ２３ 个种类的系统发育树
Ｆｉｇ. ３　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ２３ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ Ｔｈｅａｃｅａｅ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ

３　 讨论和结论

通常情况下ꎬ高等植物叶绿体基因组的总 ＧＣ 含

量在 ３４％~４０％之间ꎬ而且各部分分布不均匀[７]ꎮ 本

研究结果显示:多齿红山茶叶绿体基因组的总 ＧＣ 含

量以及大单拷贝区(ＬＳＣ)、小单拷贝区(ＳＳＣ)和反向

重复区 ( ＩＲ) 的 ＧＣ 含量与杜梨 ( Ｐｙｒｕｓ ｂｅｔｕｌｉｆｏｌｉａ
Ｂｕｎｇｅ)高度相似[２４]ꎬ多齿红山茶叶绿体基因组中 ＩＲ
区的 ＧＣ 含量最高(４２.９８％)ꎬ且明显高于 ＳＳＣ 区ꎬ这
是因为仅在 ＩＲ 区分布的 ４ 种 ｒＲＮＡ 基因具有较高的

ＧＣ 含量ꎬ而分布在 ＳＳＣ 区的 ＮＡＤＨ 脱氧酶基因的

ＧＣ 含量很低[２５]ꎮ
本文中ꎬ多齿红山茶叶绿体基因组的环状结构由

１ 个 ＬＳＣ 区、１ 个 ＳＳＣ 区和 ２ 个 ＩＲ 区组成ꎬ与其他已

报道的植物叶绿体基因组结构[２６] 一致ꎻ多齿红山茶

有 ８７ 个 ＣＤＳ 基因、３７ 个 ｔＲＮＡ 基因和 ８ 个 ｒＲＮＡ 基

因ꎬ这与山茶属其他物种的分析结果相似ꎬ例如:‘龙
井 ４３’(Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ ‘Ｌｏｎｇｊｉｎｇ ４３’) [２７]和油茶[２８]

等ꎻ且多齿红山茶叶绿体基因组的结构和组成与典型

被子植物苹果 (Ｍａｌｕｓ ｐｕｍｉｌａ Ｍｉｌｌ.) 的叶绿体基因

组[２９]相同ꎬ表明植物的叶绿体基因组具有高度的保

守性ꎮ 而对 ＬＳＣ、ＳＳＣ 和 ＩＲ 区边界结构进行比较后

发现ꎬＩＲ 和 ＳＳＣ 区 ｙｃｆ１、ｎｄｈＦ 和 ｔｒｎＮ 基因的特异性

导致不同物种间的叶绿体基因组的序列长度存在差

异ꎮ 通过自然选择ꎬ例如阴暗潮湿等环境因子ꎬ会使

ｙｃｆ１ 等调节光合作用的基因面临的选择压力不同ꎬ进
而使得基因的进化速率不同[３０－３１]ꎬ这类进化速率不

同的基因ꎬ可以组合起来作为 ＤＮＡ 条形码来研究植

物群落的系统发育研究[３２]ꎮ
本研究结果显示:在多齿红山茶叶绿体基因组中

检测到的 ５２ 个 ＳＳＲ 位点中ꎬ７５.０％的位点位于 ＬＳＣ

４３
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区ꎬ１７.３％的位点位于 ＳＳＣ 区ꎬ７. ７％的位点位于 ＩＲ
区ꎬ不同区域中 ＳＳＲ 位点的占比与其他山茶属植物

的叶绿体基因组重复序列分析结果相似[３３]ꎬ但多齿

红山茶叶绿体基因组中重复序列的类型和位点的检

出率与殷鑫等[３４] 的结果不同ꎬ其原因是检索 ＳＳＲ 位

点的参数设定不同ꎬ导致输出的结果不同ꎮ 当重复单

元的范围设置较宽而长度下限较低时(单核苷酸到

六核苷酸的最小重复值分别设置为 １０、４、３、３、３、３)ꎬ
虽然位点的检出率很高ꎬ重复类型多ꎬ但会挖掘出较

多难以检测的无效位点ꎬ后续实验中引物设计的成功

率较低ꎻ反之当重复单元的范围设置较窄而长度下限

较高时(单核苷酸到六核苷酸的最小重复值分别设

置为 １０、６、５、５、５、５)ꎬ虽然位点的检出率很低、重复

类型单一ꎬ但是引物设计成功率会相对更高ꎬ挖掘结

果更有效ꎮ 因此ꎬ若无特殊要求ꎬ重复单元长度的限

定应该根据研究需要进行适当的调整[３５]ꎮ
本文中ꎬ多齿红山茶的相对同义密码子使用度

(ＲＳＣＵ)大于 １.００ 的密码子共有 ３０ 个ꎬ其中 ２７ 个以

Ａ 或 Ｕ 结尾ꎬ３ 个以 Ｃ 或 Ｇ 结尾ꎬ这一结果与大多数

被子植物类似ꎬ都偏好使用 Ａ 或 Ｕ 结尾的密码

子[３６]ꎮ 以同一基因或基因组为对象ꎬ当某物种的某

一密码子 ＲＳＣＵ 值大于 １.６０ 时ꎬ为高使用频率密码

子ꎬ其使用偏好性强于拟南芥 〔 Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ
(Ｌｉｎｎ.) Ｈｅｙｎｈ.〕ꎬＲＳＣＵ 值小于 ０.６０ 时为低使用频率

密码子ꎬ其使用偏好性弱于拟南芥[３７]ꎬ本文中多齿红

山茶高频率使用 ＡＧＡ 编码 Ａｒｇꎬ低频率使用 ＣＵＧ、
ＣＡＣ、ＣＧＣ、ＡＡＣ、ＧＣＧ 和 ＧＡＣ 密码子分别编码 Ｌｅｕ、
Ｈｉｓ、Ａｒｇ、Ａｓｎ、Ａｌａ 和 Ａｓｐꎮ

聚类分析结果显示:小果油茶、短柱茶和茶梅聚

为一支ꎬ从分子系统发育的角度支持闵天禄[３] 将短

柱茶并入油茶组的观点ꎮ 目前ꎬ有超过 ３２ 个金花茶

组(Ｓｅｃｔ. Ｃｈｒｙｓａｎｔｈａ Ｃｈａｎｇ)的分类群被发表ꎬ但是其

相关分类依据仅基于叶表皮特征和若干 ＤＮＡ 片

段[３８ꎬ３９]ꎮ 本研究中ꎬ簇蕊金花茶(Ｃａｍｅｌｌｉａ ｆａｓｃｉｃｕｌａｒｉｓ
Ｈ. Ｔ. Ｃｈａｎｇ)仅与小花金花茶(Ｃａｍｅｌｌｉａ ｍｉｃｒａｎｔｈａ Ｓ.
Ｙ. Ｌｉａｎｇ ｅｔ Ｙ. Ｃ. Ｚｈｏｎｇ)聚为一支ꎬ而金花茶、龙州金

花茶和亮叶离蕊茶聚为另一支ꎬ从分子系统发育的角

度支持李凤英等[３９] 的基于叶表皮特征的聚类结果ꎬ
簇蕊金花茶有别于金花茶组其他物种ꎬ小花金花茶与

簇蕊金花茶的亲缘关系较近ꎮ 此外ꎬ红山茶组物种被

短柱茶组和油茶组种类交错间隔开ꎬ可能是由于在晚

第三纪以来ꎬ古气候的变迁和亚洲山体的隆升等巨大

的环境变化导致了红山茶组和油茶组在新的环境中

产生了进一步的分化和杂交[４０]ꎮ
综上所述ꎬ多齿红山茶叶绿体基因组长度为

１５６ ７７８ ｂｐꎬ总 ＣＧ 含量为 ３７. ３３％ꎬ由 １ 个 ＬＳＣ 区、
１ 个 ＳＳＣ 区以及 ２ 个 ＩＲ 区组成ꎬ对应 ＧＣ 含量分别为

３５.３４％、３０.６０％和 ４２.９８％ꎻ共注释到 １３２ 个基因ꎬ包
括 ８７ 个 ＣＤＳ 基因(偏好使用以 Ａ 或 Ｕ 结尾的密码子

编码蛋白ꎬ高频率使用 ＡＧＡ 编码 Ａｒｇ)、３７ 个 ｔＲＮＡ
基因和 ８ 个 ｒＲＮＡ 基因ꎬ其中ꎬｙｃｆ１、ｎｄｈＦ 和 ｔｒｎＮ 基因

的特异性是导致 ＩＲ 区边界产生差异的原因ꎮ 检测到

的 ５２ 个 ＳＳＲ 位点可作为分子标记位点进一步用于系

统发育分析ꎮ 本研究系统发育分析结果支持将短柱

茶并入油茶组的观点ꎮ
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